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Abstract 
Pisco is a distillate of cultural and economic importance for Peru, made from heterogeneous vine varieties called "pisqueras", covered by 
a Pisco Denomination of Origin legislation. The aim was to confirm the varietal identity of eight accessions conserved in the Germplasm 
Collection of the Centre for Productive Innovation and Technology Transfer Agroindustrial Ica (CITEagroindustrial), using 9 standardized 
microsatellite loci (SSR) and 14 morphological descriptors according to the International Organisation of Vine and Wine (OIV) to identify 
grapevine varieties. The SSR molecular profiles of 7 accessions were identified as varieties registered in the Vitis International Variety 
Catalog (VIVC) and only one had no association. Of these, Mollar, Albilla, Italia, Quebranta and Uvina accessions, were associated with 
Mollar Cano (VIVC 7901), Palomino Fino (VIVC 8888), Muscat of Alexandria (VIVC 8241), Quebranta (VIVC 9840) and Jacquez (VIVC 5627), 
respectively. The SSR profile of the Torontel accession was not associated with any variety registered in the VIVC and the Negra Criolla 
and Moscatel accessions were associated with the Spanish variety Listan Prieto (VIVC 6860). According to the ampelographic observations, 
it was determined that Moscatel presented phenotypic variations with respect to Negra Criolla, although at the molecular level it was 
perfectly associated with Listan Prieto, indicating that it would be a clonal variation. In addition, 7 variables were discriminant to identify 
the accessions evaluated. The molecular and ampelographic analysis allowed to clarify the varietal identity of the accessions conserved at 
CITEagroindustrial, Ica, which plays a preponderant role as a reference regarding the identification of the varieties used for the elaboration 
of Pisco in Peru. 
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Resumen 
El Pisco es un destilado de importancia cultural y económica para el Perú, elaborado con variedades de vid heterogéneas denominadas 
“pisqueras”, abarcadas en una legislación de Denominación de Origen Pisco. El objetivo fue confirmar la identidad varietal de ocho 
accesiones conservadas en la Colección de Germoplasma del Centro de Innovación Productiva y Transferencia Tecnológica Agroindustrial 
Ica (CITEagroindustrial), usando 9 loci microsatélites (SSR) estandarizados y 14 descriptores morfológicos según la Organización 
Internacional de la vid y el vino (OIV) para identificar variedades de vid. Los perfiles moleculares SSR de 7 accesiones se identificaron como 
variedades registradas en la Vitis International Variety Catalogue (VIVC) y solo una no tuvo asociación. De ellas, las accesiones 
correspondientes a Mollar, Albilla, Italia, Quebranta y Uvina se asociaron a las variedades Mollar Cano (VIVC 7901), Palomino Fino (VIVC 
8888), Moscatel de Alejandría (VIVC 8241), Quebranta (VIVC 9840) y Jacquez (VIVC 5627), respectivamente. El perfil SSR de la accesión 
Torontel no se asoció a ninguna variedad registrada en la VIVC y las accesiones Negra Criolla y Moscatel se asociaron a la variedad 
española Listan Prieto (VIVC 6860). De acuerdo a las observaciones ampelográficas se determinó que Moscatel presentó variaciones 
fenotípicas respecto a Negra Criolla pese que a nivel molecular se asoció perfectamente a Listan Prieto, indicando que sería una variación 
clonal. Además, 7 variables fueron discriminantes para identificar las accesiones evaluadas. El análisis molecular y ampelográfico permitió 
esclarecer la identidad varietal de las accesiones conservadas en el CITEagroindustrial, Ica, la cual juega un rol preponderante como 
referente en cuanto a la identificación de las variedades empleadas para la elaboración de Pisco en Perú. 
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Las bebidas alcohólicas en el mundo se consumen desde 
la antigüedad y tienen un papel de importancia a nivel 
social, económico y cultural (Botelho et al., 2020; López, 
2021). En América del Sur sus orígenes se remontan al 
siglo XVI y están relacionados con la conquista y la 
colonización española donde uno de los destilados más 
reconocidos es el Pisco (Menevseoglu et al., 2021). 
Pisco, es el nombre de la bebida bandera del Perú, pro-
tegido en una legislación de Denominación de Origen 
(D.O.). Es obtenido por destilación de mostos reciente-
mente fermentados a partir de 8 variedades de vides pis-
queras cultivadas y destiladas en la costa del territorio 
peruano, la cual comprende a Lima, Ica, Arequipa, 
Moquegua y los valles de Locumba, Sama y Caplina del 
departamento de Tacna (Indecopi, 2012). Las variedades 
pisqueras pueden ser no aromáticas (Quebranta, Mollar, 
Negra Criolla, Uvina) y aromáticas (Italia, Torontel, Albilla, 
Moscatel), las cuales presentan características muy 
particulares que le dan al Pisco un perfil organoléptico 
genuino (Menevseoglu et al., 2021). 
En la costa sur de Perú está ubicado el departamento de 
Ica, un valle con óptimas condiciones agroecológicas para 
la producción vitícola (Morón, 2017). Desde inicios de la 
viticultura en el país, se convirtió en una de las principales 
regiones de elaboración de Pisco (Huertas, 2004) y por su 
relevancia, a fines de la década de los 90 se creó el Centro 
de Innovación Tecnológica Vitivinícola (CITEvid); ahora 
Centro de Innovación Productiva y Transferencia Tecno-
lógica Agroindustrial (CITEagroindustrial). Actualmente 
conserva una vasta colección de variedades de vid (Vitis 
vinifera L.) que fue creada con material vegetal colectado 
en las diferentes zonas vitícolas con D.O. Pisco. Más tarde 
se introdujeron variedades de mesa, vino y portainjertos 
traídos de Europa y Estados Unidos. Actualmente cuenta 
con más de 70 accesiones que se conservan con la 
finalidad de apoyar y promover el desarrollo vitícola de la 
región, principalmente a los productores de Pisco. 
Entre las accesiones se destacan las correspondientes a las 
uvas pisqueras, las cuales juegan un papel determinante 
en la elaboración del Pisco. Por normativa del Consejo Re-
gulador del Pisco (Indecopi, 2012), se establecieron 8 
cultivares como los únicos aceptados para su elaboración, 
en los que se incluye a Quebranta, Moscatel, Torontel, 
Italia, Negra Criolla, Mollar, Albilla y Uvina. Las variedades 
nombradas en la normativa son un grupo heterogéneo, 
en cuanto a su origen, ya que incluye cultivares 
tradicionales, autóctonos e introducidos. 
Tradicionalmente las variedades de vid han sido identifi-
cadas mediante caracteres ampelográficos, pero ello 
presenta algunas dificultades debido a la variabilidad que 
expresan los fenotipos en relación al ambiente (Rodrigues, 
2021). Para robustecer y a la vez simplificar su identifica-
ción, actualmente se emplean técnicas moleculares que al 
estar basadas en el análisis del genoma evitan los efectos 
ambientales. Una de estas técnicas es la de simple 
sequence repeats (SSR), también conocida como 
microstélites que ha sido exitosamente empleada en la 
identificación de genotipos y el estudio de relaciones 
parentales entre los cultivares y, como consecuencia, ha 
facilitado la organización y gestión de colecciones de 
germoplasma de vid (Lacombe et al., 2013; Li et al., 2017; 
Labagnara et al., 2018; Popescu & Crespan, 2018; 
Miliordos et al., 2021). 
A través de SSR se identificaron 5 de las variedades a las 
que hace referencia la legislación de D.O., permitiendo 
asociar los nombres de los cultivares empleados en Perú 
con sus correspondientes primeros nombres, de acuerdo 
al registro mundial de variedades (OIV, 2009, 2013). En vid, 
las denominaciones locales son consideradas como nom-
bres sinónimos en relación con el que se establece como 
primer nombre de referencia para una determinada va-
riedad. De este modo se sabe que como cultivares tradi-
cionales Negra Criolla corresponde a la variedad Listan 
Prieto (This et al., 2006; Milla-Tapia et al., 2007), Italia a 
Muscat of Alexandria (Mendoza et al., 2019) y Mollar a 
Mollar Cano (Aliquó et al., 2017). Como cultivar autóctono, 
Quebranta no presenta nombres sinónimos y fue descrita 
como descendencia de Listan Prieto y Mollar Cano (This 
et al., 2006; Lacombe et al., 2013). Por otra parte, Uvina es 
la variedad Jacquez introducida desde EEUU 
(Pszczólkowski & Lacoste, 2016), producto de la cruza de 
Vitis aestivalis-cinerea y Vitis vinifera L. En cuanto a Albilla, 
Torontel y Moscatel, aún resta clarificar y profundizar la 
identidad de estos cultivares. Por ello el objetivo del pre-
sente trabajo fue estudiar a nivel molecular y ampelográ-
fico las accesiones de vid conservadas en la colección de 
Germoplasma del CITEagroindustrial, Ica, Perú, que 
abarcan las ocho variedades enunciadas en la legislación 
de D.O., con la finalidad de revisar la identidad varietal de 
las mismas, dando lugar a una colección correctamente 
referenciada que sirva de apoyo para el sector productivo. 
 
2. Materiales y métodos 
Material vegetal 
Se evaluaron 8 accesiones en la Colección de 
Germoplasma del CITEagroindustrial, ubicado a 13°59’52” 
S – 75°46´12” W – 417 msnm, en el distrito de Salas 
Guadalupe de la Provincia y Región de Ica, Perú. Las 
accesiones fueron identificadas de acuerdo a sus nombres 
locales: Negra Criolla, Moscatel, Mollar, Albilla, Italia, 
Quebranta, Torontel y Uvina. 
 
Caracterización molecular 
Se colectaron hojas jóvenes y sanas en activo crecimiento 
de una planta de cada accesión. Para la extracción de 
ADN se utilizó la metodología de Bromuro de Cetil 
Trimetil Amonio (CTAB) (Doyle & Doyle, 1990) modificado 
por el uso de NaCl para eliminar los polisacáridos y PVP 
para eliminar los polifenoles durante la purificación del 
ADN, métodos descritos por Lodhi et al. (1994). La 
cuantificación del ADN fue realizada mediante 
espectrofotometría ultravioleta mientras que la calidad se 
estimó mediante migración en geles de 0,1% de agarosa 
teñidos cada gel en 1µg/ml de bromuro de etidio y se 
visualizaron con un transiluminador UVP UVsolo touch 
(Analytik Jena, Alemania) (Dauob et al., 2018; Işçi, 2019).  
Se seleccionó un set de 9 marcadores SSR: VVS2 (Thomas 
& Scott, 1993), VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, 
VVMD28, VVMD32 (Bowers et al., 1996, 1999), VrZAG62, 
VrZAG79 (Sefc et al., 1999) descritos por Vitis International 
Variety Catalogue (VIVC). A partir del ADN extraído, se 
amplificaron los SSR correspondientes, mediante la 
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técnica de la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 
en un volumen final de 10 µl, con 40 ng de ADN, tampón 
para PCR 1X (100 mM de Tris-HCl, 2,5 mM de MgCl2, y 20 
mM de sulfato de amonio); 0,5 µM de cada iniciador 
(directo y reverso) y 1 U de enzima Taq polimerasa, en un 
termociclador Eppendorf AG (Vapo.Protect 
Mastercycler® Pro, Alemania) en gradiente. Las condicio-
nes de PCR fueron: 94 °C x 3 min, 35 ciclos de 94 °C x 45 
s, Ta (temperatura de annealing específica) x 45 s, 72 °C x 
90 s y una extensión final de 72 °C x 20 min. Los fragmen-
tos amplificados fueron leídos en un analizador de frag-
mentos ABI 3130 XL Genetic Analyser (Applied 
Biosystems). Los tamaños de los alelos se determinaron 
con el software Gene Mapper v. 4.0 (Applied Biosystems). 
Todos los procedimientos para la caracterización molecu-
lar fueron realizados en el Laboratorio de Genómica y 
Bioinformática del Instituto de Biotecnología de la 
Universidad Nacional Agraria La Molina y la lectura de los 
fragmentos amplificados en el Instituto Nacional de 
Innovación Agraria (INIA). 
 
Caracterización ampelográfica 
Se evaluaron 10 plantas por accesión, en total 80, durante 
las campañas 2017 y 2018. La caracterización ampelográ-
fica fue realizada de acuerdo a los criterios establecidos 
en la 2da Edición de la Lista Prioritaria de Descriptores 
Primarios para Variedades de Vid y Especies de Vitis 
desarrolladas por la Organización Internacional de la Vid 
y el Vino (OIV) (OIV, 2009). El listado de descriptores 
consistió de 14 variables cualitativas correspondientes a: 1 
en zarcillo, 2 en pámpano, 1 en hoja joven, 8 en hoja 
adulta y 2 en bayas. Las observaciones se efectuaron entre 
brotación y floración en pámpanos jóvenes de 10 a 30 cm 
de longitud y hojas jóvenes. En floración (cuando llegaron 
al 50% de apertura floral), se evaluaron pámpanos y 
zarcillos. Mientras que las observaciones en hoja adulta se 
hicieron durante el envero, cuando el 50% de las bayas 
cambiaron de color, mediante un muestreo aleatorio de 
10 hojas adultas de la parte media del pámpano, por 
accesión. La época de madurez se evaluó cuando las 
bayas alcanzaron los 24 °Brix, los datos correspondieron 
a la media de 40 bayas maduras por accesión, 
muestreándose aleatoriamente 10 racimos por accesión. 
La notación asignada a cada carácter corresponde a la 
moda de las observaciones realizadas en campo. 
 
Análisis de datos 
Una vez obtenidos los pesos moleculares de los alelos de 
cada marcador por accesión, estos fueron normalizados. 
Posteriormente, se asociaron los perfiles moleculares a la 
variedad de vid correspondiente mediante la aplicación 
Microsatellites by profiles de la base de datos VIVC 
(https://www.vivc.de/index.php?r=eva-analysis-
mikrosatelliten-vivc%2Findex). Se obtuvo la moda de las 
observaciones ampelográficas realizadas, luego las 
mismas fueron sometidas a un análisis estadístico con el 
software R 4.0.2 y R Studio 1.3.1056. Para el análisis de 
comparación múltiple de variedades sobre las variables 
ampelográficas se utilizó el paquete Agricolae 1.3 – 3 (De 
Mendiburu & Simon, 2015) con la prueba no paramétrica 
de Kruskal Wallis y luego el test de Willcoxon Mann 
Whitney (como alternativa al t-test) para determinar las 
variables diferenciales entre ellas. Para la construcción de 
los análisis de correspondencia múltiple (ACM) se utilizó 
las librerías FactoMiner (Husson et al., 2020) y FactoExtra 
(Kassambara & Mundt, 2020). 
 
3. Resultados y discusión 
 
Identificación de variedades mediante SSR 
De los 9 loci SSR específicos empleados para la 
identificación de las variedades de vid, 8 (VVS2, VVMD5, 
VVMD7, VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62 y 
VrZAG79) amplificaron patrones de bandas nítidas y 
reproducibles excepto para el locus VVS2 que reveló 
patrones no definidos en la variedad Moscatel debido a 
que consistentemente mostró dificultades técnicas en las 
reacciones de PCR. El número de alelos detectados por 
locus varió entre 4 (VVMD7) y 7 (VVS2, VVMD28, 
VrZAG62 y VrZAG72), con un total de 48 alelos en los 8 
loci y una media de 6,2 alelos por locus. Los tamaños de 
los alelos se cuantificaron en pares de bases (pb) 
mediante electroferogramas y normalizaron con las 
variedades Quebranta y Listan Prieto como patrones, de 
acuerdo con la base de datos Vitis International Variety 
Catalogue (VIVC) (Tabla 1). 
Los perfiles moleculares de SSR de 7 accesiones: 
Quebranta, Moscatel, Mollar, Albilla, Negra Criolla, Italia y 
Uvina se asociaron a las variedades registradas en la VIVC, 
mientras que sólo la accesión Torontel no se asoció a 
ninguna de ellas (Tabla 2). 
Las accesiones Negra Criolla y Moscatel se asociaron a la 
variedad española Listan Prieto (VIVC 6860). Negra Criolla 
coincidió en los 16 alelos comparados, mientras que 
Moscatel varió en un alelo del marcador MD28 siendo 
heterocigota en Listan Prieto (234:244 pb) y homocigota 
en Moscatel (244:244 pb) (Tablas 1 y 2). Variaciones de 
este tipo se han reportado previamente en vid, donde 
accesiones de una misma variedad son heterocigota u 
homocigota para un loci específico (Narváez et al., 2001; 
Marsal et al., 2016; Aliquó et al., 2017; Rodrigues, 2021) de-
bido a la existencia de un alelo nulo o a una amplificación 
ineficiente del alelo de menor peso molecular.  
 
Tabla 1 
Tamaño de alelos en pares de bases (pb), por accesión, para los 8 loci microsatélites 
ID Accesión VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZAG62 VrZAG79 
Quebranta 135 143 230 242 239 249 182 190 234 258 256 272 188 194 243 247 
Moscatel nd nd 230 242 239 249 186 190 244 244 256 258 194 196 243 251 
Mollar 143 145 224 242 239 239 182 182 244 258 252 272 188 196 247 259 
Albilla 133 145 230 242 239 249 186 194 236 248 256 258 188 194 251 257 
Torontel 133 149 230 242 249 251 180 190 244 244 258 264 194 204 243 255 
Italia 133 149 230 234 249 251 180 195 244 268 264 272 187 204 247 255 
Uvina 139 147 230 245 237 239 180 190 229 236 252 252 186 190 249 249 
Negra Criolla 133 135 230 242 239 249 186 190 234 244 256 258 194 196 243 251 
nd = no definido. 




Comparación de los perfiles genéticos obtenidos con 8 loci microsatélite y los perfiles genéticos de Vitis International Variety Catalogue 
 
Nombre Local 
Número de alelos 
comparados 
Número de loci 
idénticos 
Primer nombre VIVC Código VIVC País de origen 
Quebranta 16 8 Quebranta 9840 Perú 
Moscatel 14 6 Listan Prieto 6860 España 
Torontel 16 8 Perú/Chile - - 
Mollar  16 8 Mollar Cano 7901 España 
Albilla 16 8 Palomino Fino 8888 España 
Negra Criolla 16 8 Listan Prieto 6860 España 
Italia 16 8 Moscatel de Alejandría 8241 Grecia 
Uvina 16 8 Jacquez 5627 EEUU 
 
Tabla 3 
Perfiles fenotípicos obtenidos mediante la ampelografia de las 8 variedades pisqueras* 
 
OIV Descriptor Quebranta Moscatel Mollar Albilla Torontel Italia Uvina Negra-corriente 
001 Apertura de la extremidad 5 5 5 5 5 5 5 3 
004 
Densidad de los pelos tumbados de la 
extremidad 
7 7 5 7 7 9 7 5 
016 N° de zarcillos consecutivos 1 1 1 1 1 1 2 1 
051 Hojas jóvenes 2 2 1 2 3 3 4 3 
067 Forma del limbo 3 3 4 3 3 2 3 2 
068 N° de lóbulos 3 3 2 3 3 3 3 3 
070 
Distribución de la pigmentación antociánica 
de los nervios principales del haz del limbo 
1 3 1 3 2 1 1 2 
076 Forma de los dientes 3 3 3 5 3 2 3 3 
079 
Grado de apertura / solapamiento del seno 
peciolar 
3 3 3 3 3 3 3 3 
081-2 
Base del seno peciolar limitada por la 
nervadura 
1 1 1 1 1 1 1 1 
084 
Densidad de los pelos tumbados entre los 
nervios principales sobre el envés del limbo 
7 5 5 7 7 7 5 5 
087 
Densidad de los pelos erguidos sobre los 
nervios principales del envés del limbo 
5 3 5 1 1 1 1 1 
223 Forma de la baya 3 1 3 2 2 8 2 2 
225 Color de la epidermis de la baya 5 3 2 1 1 1 6 5 
* Los datos corresponden a la moda de 10 mediciones de sus niveles de expresión, OIV= códigos de variables. 
 
Los perfiles de SSR de las accesiones correspondientes a 
Mollar, Albilla, Italia, Quebranta y Uvina se asociaron a las 
variedades de Mollar Cano (VIVC 7901), Palomino Fino 
(VIVC 8888), Moscatel de Alejandría (VIVC 8241), 
Quebranta (VIVC 9840) y Jacquez (VIVC 5627), 
respectivamente (Tabla 2), siendo idénticos en cuanto a 
los alelos comparados.  
El perfil de SSR de la accesión Torontel no se asoció a 
ninguna variedad registrada en la VIVC. No obstante, en 
la base de datos se encuentra registrada la variedad 
Torontel (N 15465) sin un perfil de SSR reportado. Por otra 
parte, Milla-Tapia et al. (2007) e Ibacache et al. (2015) 
reportan accesiones de Torontel pero la diferencia en 
cuanto a los marcadores empleados y la estandarización 
de los pesos moleculares de los alelos, impide una 
adecuada comparación de los resultados entre los 
distintos trabajos. Por otra parte, un análisis que involucre 
mayor número de marcadores permitiría conocer el 






Las observaciones ampelográficas de las ocho accesiones 
se obtuvieron mediante la descripción de 14 variables 
cualitativas que se muestran en la Tabla 3. 
Negra Criolla presentó una extremidad semi abierta con 
densidad alta de pelos tumbados en el pámpano, hojas 
adultas de forma cuneiforme, distribución de la 
pigmentación antociánica de los nervios principales del 
haz del limbo hasta el punto peciolar y bayas de forma 
esférica achatada de coloración rojo violeta oscuro.  
Moscatel presentó una extremidad completamente 
abierta con alta densidad de pelos tumbados en el 
pámpano, hojas adultas pentagonales, distribución de la 
pigmentación antociánica hasta la primera bifurcación de 
los nervios principales del haz del limbo y bayas de forma 
esférica de color rojo.  
Mollar presentó una extremidad abierta con densidad 
media de pelos tumbados en el pámpano, hojas adultas 
de forma orbicular y bayas de forma elíptica corta de 
coloración rosa.  
Albilla mostró una extremidad completamente abierta 
con alta densidad de pelos tumbados en el pámpano, 
hojas adultas pentagonales con una mezcla de dientes de 
ambos lados convexos y rectilíneos y bayas de forma 
esférica de color verde amarillo.  
Italia presentó una extremidad completamente abierta 
con muy alta densidad de pelos tumbados en el 
pámpano, hojas adultas de forma cuneiforme con dientes 
de ambos lados rectilíneos y bayas de forma ovoide 
inversa de color verde amarillo.  
Quebranta presentó una extremidad abierta con alta 
densidad de pelos tumbados, hojas adultas de forma 
pentagonal y bayas de forma elíptica corta de color rojo 
violeta oscuro.  




* D001, D004, D016, D51, D067, D068, D070, D079, D084, D087, D223 y D225 = códigos OIV 
 
Figura 1. Prueba No Paramétrica Kruskal Wallis y comparación entre tratamientos con el test de Willcoxon Mann Whitney. Se usó el p-
valor ajustado con el método de Bomferroni con Alpha 0.05 para observar las características ampelográficas diferenciales entre las 
accesiones pisqueras. En el eje X se observan las accesiones y, en el eje Y la suma de los rangos. 
  
Uvina presentó características muy particulares, una 
extremidad abierta con alta densidad de pelos tumbados 
en el pámpano, hojas adultas de forma pentagonal, 
distribución y número de zarcillos consecutivos de tres o 
más y bayas de forma esférica de color negro azulado.  
Torontel, presentó una extremidad abierta con alta densi-
dad de pelos tumbados en el pámpano, hojas adultas 
pentagonales, distribución de la pigmentación antociánica 
de los nervios principales del haz del limbo hasta el punto 
peciolar y bayas de forma esférica de color verde amarillo. 
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Adicionalmente, se observaron características diferen-
ciales para cada una de las accesiones de este grupo 
mostradas en la Figura 1, mediante las cuales es posible 
discriminarlas, así por ejemplo el descriptor OIV-001 
(apertura de la extremidad), diferenció la accesión Negra 
Criolla que, presentó la apertura de la extremidad, semi 
abierta. Asimismo, la accesión Italia se diferenció por la 
densidad de pelos tumbados muy alta sobre la 
extremidad, presentada en el descriptor OIV-004. 
Una de las características más notables se observó en el 
descriptor OIV-016 (números de zarcillos consecutivos) el 
cual diferenció a la accesión Uvina. Según la OIV, las 
accesiones que presentaron dos o menos zarcillos 
pertenecían a la especie Vitis vinifera L. Contrariamente, 
las accesiones que presentaron tres o más zarcillos 
consecutivos no pertenecían a la especie Vitis vinifera L 
(OIV, 2009). En ese sentido, Uvina, fue la única accesión 
de este grupo que presentó tres zarcillos consecutivos o 
más, en los pámpanos adultos (Figura 1).  
En ampelografía, el descriptor OIV-067 (forma del limbo 
de las hojas adultas), determina una de las características 
más importantes para la identificación de la vid. De las 8 
accesiones, 5 (Quebranta, Moscatel, Albilla, Torontel y 
Uvina) presentaron forma pentagonal, 2 (Italia y Negra 
Criolla) forma cuneiforme y 1 (Mollar) forma orbicular. 
Complementariamente el descriptor OIV-068 (número de 
lóbulos), diferencia a Mollar, siendo la única accesión que 
exhibió 3 lóbulos en sus hojas adultas (Figura 1). 
 
El descriptor OIV-070 (distribución de la pigmentación 
antociánica de los nervios principales en el haz del limbo), 
determinó que, 4 accesiones no presentaron 
pigmentación antociánica (Quebranta, Mollar, Italia y 
Uvina), 2 accesiones presentaron pigmentación 
antociánica hasta la primera bifurcación de los nervios 
principales (Moscatel, Albilla) y 2 accesiones presentaron 
pigmentación antociánica hasta el punto peciolar 
(Torontel y Negra Criolla), característica que ha 
diferenciado estas accesiones (Figura 1). 
Dos accesiones se diferenciaron usando el descriptor OIV- 
076 (forma de los dientes de las hojas adultas), una de 
ellas Italia, presentó dientes con ambos lados rectilíneos y 
la otra Albilla, presentó la mezcla de dientes con lados 
rectilíneos y dientes con lados convexos en sus hojas 
adultas (Figura 1). 
 
El descriptor OIV-87 (densidad de pelos erguidos sobre 
los nervios principales del envés del limbo), ha permitido 
discriminar a 3 accesiones de este grupo. Moscatel 
presentó densidad baja, Quebranta densidad media y 
Mollar densidad alta de pelos erguidos (Figura 1). 
A través del test de Kruskal Wallis señalados en la Figura 1 
se pudo determinar las variables discriminantes para las 
accesiones pisqueras, indicando que existe variabilidad en 
las características ampelográficas evaluadas, a excepción 
de los descriptores OIV-079 (grado de apertura y/o 
solapamiento del seno peciolar) y OIV-081-2 (base del 
seno peciolar limitada por la nervadura) que no mostraron 
diferencias estadísticas. 
Cáceres et al. (2017), también caracterizaron a nivel 
morfológico las variedades pisqueras en la misma 
colección. El análisis comparativo con los perfiles 
fenotípicos obtenidos indicó similaridad en 11 caracteres 
(OIV- 1, 4, 51, 67, 68, 70, 79, 81-2, 84, 87 y 225). Las 
diferencias (descriptores OIV - 76, 84 y 223), probable-
mente se debieron a la alta variabilidad fenotípica 
observada y la subjetividad del ampelógrafo. Cabe 
mencionar que estos autores, determinaron a Albilla 
como Listan B de Francia (INRA, 2009). Por otro lado, al 
comparar el perfil fenotípico de la accesión Albilla con la 
variedad Listan Blanco de Canarias descriptos por 
Rodriguez-Torres (2017), fueron muy similares, comprar-
tiendo 13 de los 14 caracteres evaluados. Además, 
señalaron, sería una sinonimia de Palomino Fino. Estos 
análisis indicarían que se trataría de la misma variedad, 
con sinonimias en los diferentes países. 
 
Estudios anteriores a nivel molecular de This et al. (2006), 
Lacombe et al. (2013) y Aliquó et al. (2017) determinaron 
a Quebranta como la descendencia de Listan Prieto y 
Mollar Cano. Al asociar los perfiles fenotípicos de las 
accesiones Quebranta y Mollar, compartieron 8 caracteres 
de los 14 evaluados indicando una similitud parcial. Del 
mismo modo, entre Quebranta y Negra Criolla, 
compartieron la misma notación para 6 descriptores. Esa 
combinación de caracteres morfológicos hace que el 
perfil fenotípico de la variedad Quebranta muestre un 
fenotipo intermedio entre Negra Criolla y Mollar (Figura 
2), siendo más notable en el carácter forma de las hojas 
adultas (OIV-067), donde Negra Criolla presentó hojas de 
forma cuneiforme y Mollar de forma orbicular, mientras 
que la accesión Quebranta, hojas de forma pentagonal.  
De acuerdo a Mendoza et al. (2019), es sabido que la 
variedad Moscatel de Alejandría es denominada Italia, en 
Perú. Al contrastar los perfiles fenotípicos de la accesión 
Italia con Moscatel de Alejandría descriptos por Mendoza 
et al. (2019), y Rodriguez-Torres (2017), reveló similaridad 
para 13 caracteres. Estas similitudes confirmaron que se 
trataría de la misma variedad.  
 
Por otro lado, el perfil fenotípico de la accesión Negra 
Criolla fue asociado a Criolla Chica, descrito en el catálogo 
de Cultivares Vitícolas Argentinos (Alcalde, 2008), 
correspondiendo estos nombres a sinonimias utilizadas 
en Sudamérica de la variedad Listan Prieto. Igualmente, el 
perfil fenotípico de Mollar fue similar al de Mollar Cano, 
descrito en la Estación Experimental Rancho de la Merced 
de Jerez de la Frontera (España), compartiendo 11 de 14 
descriptores (García De Luján et al., 1990). Las diferencias 
encontradas podrían atribuirse a variaciones somáticas 
generadas en el tiempo, desde su introducción al Perú 
procedente de Europa y a la propagación vegetativa que 
constituyen la fuente principal de la diversidad genética 
para la mejora de variedades tradicionales de la vid, como 
lo citan varios autores (Martínez-Zapater et al., 2014; 
Carbonell-Bejerano et al., 2017; Jiménez-Cantizano et al., 
2020). 
 
A nivel ampelográfico, los perfiles de las accesiones 
Moscatel y Negra Criolla presentan fenotipos distintos, 
como se aprecia en la Tabla 3 y la Figura 2, estas diferen-
cias estuvieron presentes en 8 de los 14 descriptores. 
Finalmente, la accesión Torontel, no se pudo asociar a 
ninguna variedad por su perfil fenotípico, siendo las más 
cercanas las del grupo Torrontes (Rodríguez & Matus, 
2002).  





Figura 2. Análisis de correspondencia múltiple individual de la caracterización ampelográfica de las variedades pisqueras. 
 
El análisis de correspondencia múltiple (ACM) por 
accesión ha permitido identificar a las accesiones 
pisqueras relacionadas por sus variables ampelográficas 
como se observa en la Figura 2, siendo Italia y Mollar las 
que se alejan más de las otras variedades, este ACM con 
las dos primeras dimensiones (Dim 1 y Dim 2) logra 
explicar el 34.4 % de la varianza existente entre las 8 
accesiones de vid (variedades pisqueras) y las 14 variables 
ampelográficas. 
Según la comparación de alelos para cada marcador, en 
relación a las variedades genotipadas, se determinó que 
17 alelos fueron específicos (es decir estaban presentes 
solo en uno de los genotipos). El número de alelos únicos 
varió de 1 (VVMD7) a 3 (VVMD5 y VVMD28) (Tabla 4), los 
cuales se encontraron en 4 variedades, 3 de ellas 
europeas (Italia, Albilla y Mollar) y una (Uvina) proveniente 
de los EEUU. La presencia de estos alelos únicos en estas 
variedades se atribuye a que proceden de diferentes 
orígenes por tanto de diferentes pools genéticos. Listan 
Prieto, siendo una variedad europea, no presentó alelos 
únicos para este grupo de variedades, debido a la 
similaridad encontrada con el perfil genético de Moscatel. 
Cabe resaltar, que Listan Prieto fue la primera variedad 
introducida al Perú y considerada la variedad fundadora 
de los cultivares criollos de Sudamérica junto con 
Moscatel de Alejandría (Milla-Tapia et al., 2007; Aliquó et 
al., 2017).  
Por otro lado, el análisis comparativo de los perfiles 
ampelográficos de las variedades Moscatel y Negra 
Criolla, revelaron diferencias notables en los caracteres 
OIV 001, 004, 051, 067, 070, 087, 223 y 225. Esto hace 
referencia a los caracteres asociados a la apertura de la 
extremidad, densidad de los pelos tumbados en la 
extremidad, color de las hojas jóvenes, distribución de la 
pigmentación antociánica en los nervios principales, 
forma de las hojas adultas, densidad de los pelos erguidos 
en el envés del limbo, color y forma de las bayas (Tabla 3 
y Figura 2). Este mismo caso ha sido explicado por 
Rodríguez (2019) en la variedad Garnacha Blanca como 
una variante somática de Garnacha Tinta. Otro caso 
importante para la viticultura, fueron las variedades 
derivadas de Pinot noir a partir de mutaciones somáticas, 
estudiado por diferentes grupos de investigación (Carrier 
et al., 2012; Vezzullli et al., 2012; Martínez-Zapater et al., 
2014; Carbonell-Bejerano et al., 2017) y han demostrado 
mediante secuenciación masiva cuantificando la variación 
en la secuencia nucleotídica existente entre los clones de 
Pinot Noir, responsables de la variación fenotípica 
observada, así también se ha evidenciado estas 
variaciones en otras variedades locales (Marsal et al., 2016; 
Jiménez-Cantizano et al., 2020). Estas variaciones 
fenotípicas observadas en Moscatel podrían deberse a 
variaciones somáticas que habría acumulado a lo largo del 
tiempo desde la introducción de Listan Prieto en el Perú, 
indicando que la variedad Moscatel del Perú sería una 
variante clonal de Listan Prieto.  
 
Tabla 4 
Alelos únicos hallados en las variedades de la Colección de 
Germoplasma del CITEagroindustrial 
 
Loci SSR Alelos únicos (pb) Variedad 
VVS2 139 147 Uvina 
VVMD5 
224  Mollar 
 234 Italia 
 245 Uvina 
VVMD7 237  Uvina 
VVMD27 
 194 Albilla 
 195 Italia 
VVMD28 
 268 Italia 
229  Uvina 
 248 Albilla 
VrZAG62 
187  Italia 
186 190 Uvina 
VrZAG79 
 259 Mollar 
249  Uvina 
*El locus VVMD32 no presentó alelos únicos, todos los alelos fueron 
compartidos entre las variedades pisqueras estudiadas. 
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De las accesiones estudiadas, se identificaron siete 
variedades y sus respectivas descripciones fenotípicas. 
Dos de ellas pertenecieron a la misma variedad (Negra 
Criolla y Moscatel) aunque presentaron diferencias 
estables en la expresión de algunos caracteres del 
fenotipo. Además, se identificó a Torontel como cultivar 
de Perú y del cual no se ha incorporado su genotipo a la 
base de datos VIVC. La profundización en el estudio de 
las variaciones fenotípicas halladas entre Negra Criolla 
(var. Listan Prieto) y Moscatel (var. Listan Prieto), tanto a 
nivel fenotípico como genotípico, contribuiría a 
comprender las bases moleculares y el origen de las 
diferencias entre ambas variantes clonales. Además, con 
respecto a Torontel, sería meritorio ampliar los estudios 
moleculares con marcadores a fin de conocer el origen 
parental de la variedad. 
 
4. Conclusiones 
El análisis molecular y ampelográfico permitió esclarecer 
la identidad varietal de las accesiones conservadas en la 
Colección de Germoplasma del CITEagroindustrial, Ica, la 
cual juega un rol preponderante como referente en 
cuanto a la identificación de las variedades más 
importantes, en términos tradicionales y de cultura, 
empleadas para la elaboración de Pisco en Perú. Se 
hallaron diferencias fenotípicas entre dos accesiones 
(Moscatel y Negra Criolla) pertenecientes a la variedad 
Listan Prieto señalando se trataría de variaciones clonales 
de dicha variedad. Tambien, se determinó que la accesión 
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